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学位論文要旨 
Molecular evolution of mitochondrial DNAs in rain frogs (Amphibia: Anura: 
Breviciptidae: Breviceps): Discovery of the secondary largest vertebrate 




                      逸見 敬太郎 
 
多細胞動物のミトコンドリア（mt）ゲノムは、一般的に、約 14〜20 kbp の二本鎖環状
DNA 分子である。ほとんどの後生動物において、mt ゲノムは、呼吸の電子伝達系に関与
する 13 のタンパク質遺伝子と、これらタンパク質の翻訳に関わる 2 つの rRNA 遺伝子
（rrns）、および 22 の tRNA 遺伝子（trns）、合計 37 種類の共通の遺伝子セットをコード
している。さらに、ほとんどの動物のmtゲノムには、イントロンは見られず、遺伝子間ス


















る。先行研究において、これら 4 科から各１種の mtDNA の全配列が決定された。その結
果、すべての種が 20kbpを超える大きなmtゲノムを持っていた。 特に、フクラガエル科













モザンビークフクラガエルの mtゲノムサイズは 22.5 kbで、他のアフリカガエル類と似た
大きさであった。一方で、パワーフクラガエルのmtDNAは、28.1 kbpであり、アメフク
ラガエルに次いで脊椎動物の中で 2 番目に大きいものであった。パワーフクラガエルで巨














カガエル類で共通して見られる 20 kbp 以上の大きな mt ゲノムや、フクラガエル類の 28 
kbp以上の巨大なゲノムの出現した可能性が示唆された。具体的には、祖先系統では、わず
かに有害な突然変異の排除圧力が弱まり、ゲノムに重複を生じやすくするような突然変異
が蓄積し、現在のアフリカガエル類やフクラガエルのmtゲノムは重複が起こりやすい状況
にあるのではないかと考えられた。 
 
